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A SARS virus genetikai allomanyanak megfejtése

2003. aprilis 7-én 1 6rakor érkezett meg a SARS virus tenyészete a Michael Smith
Genomtudomanyi Kézpontba. Ot nappal késébb a laboratérium elséként hozta
nyilvanossagra a virus genetikai allomanyanak nukleotidsorrendjét.

dén aprilisban a Genomtudomanyi Kézpontban (Genome
I Sciences Centre, azaz GSC) tettiik kozzé az elsé teljes gén-

készletszerkezetét annak a coronavirusnak, amely isme-
reteink szerint a Severe Acute Respiratory Syndrome (SARS)
jarvany okozdja. A GSC-nél az 1999-es kezdetek 6ta minden
vizsgalatot, tarolast és halozati hatteret Linux-rendszerek alatt
végeznek. A SARS virus projektben az adatok térolasat, feldol-
gozasat és nyilvanossagra hozasat szamos Linux-kiszolgalo
végezte, kezdve a pehelysulyt, de hasznos IBM x330-t6l egé-
szen a behemot nyolcutas Xeon x440-ig. A Linux altal nyajtott
rugalmas hattér lehet6vé tette, hogy a megfejtési folyamat
szinte minden lépését automatizaljuk. A Linux-kozosség tamo-
gatasaval és a hircsoportok, webes cikkek és HOGYAN-ok segit-
ségével hihetetlentil olcsén munkara tudtuk fogni a kézépka-
tegorids alkatrészeket.
A SARS elsé dokumentalt megjelenése 6ta (2002. november 16.)
a virust 0sszesen 8458 esetben észlelték Kinaban (92%), Kana-
déban (3%), Szingapurban (2%) és az Eszak-Amerikai Egyesiilt
Allamokban (1%), valamint tébb mint 25 egyéb orszagban.
A SARS halalozasi esélye kozelitSleg 5-10%, a 60 felettiek eseté-
ben azonban 50% koriili. 2003. janius 24-re a SARS mar 807
életet kovetelt, igen mély negativ hatdst gyakorolva az érintett
régiok gazdasagéara — egyediil Kina tobb milliard dollart veszi-
tett turisztikai és adéjovedelmeibdl.
2003. marcius 27-én Marco Marra, kozpontunk igazgatoja és
Caroline Astell, projektiink vezetGje gy dontott, hogy megfejti
a SARS coronavirus genomjanak szekvencidjat. 2003. aprilis 7-én
éjjel 1 6rakor egy torontdi paciensbél szarmazé virus, a Tor2
izolatum genetikai anyaganak kozel 50 ng-ja érkezett a kanadai
Winnipeg 4. szintd Nemzeti Mikrobiolégiai Laboratériumaboél.
Ot nappal kés6bb, 2003. aprilis 12-én a Tor2 (Tor2/SARS) coro-
navirus genetikai allomanyanak 29751 nukleotidhosszisagt

része mar felkertilt Apache kiszolgalonk Zope/Plone alapt
oldalara — elérhetévé téve azt a teljes nyilvanossag szamara.
Néhany nappal késébb az tigynevezett Urbani izolatum
szekvencidjat kiildte el a CDC (Centers for Disease Control)
Atlantabol, Georgia allambol.

A hiologia viragzasnak indul

Az 1990-es évek el6tt nem létezett olyan médszer, amellyel
nagy mennyiségd nukleotidsorrend-adatot gyorsan meg
lehetett volna hatarozni. Az Emberi Genom Projekt (Human
Genome Project, azaz HGP) 1991-ben kezd6doétt, és 1999-re

a sorrendnek minddssze 15 szézalékat sikertilt megfejteni.
Ugyanakkor az 1990-es években kifejlesztett Gj modszereknek
hala a HGP gyorsan kozeledett a befejezés felé. 2000 kozepe
tdjan az emberi szekvencia kilencven szazaléka mar elérheté
volt, és mostanra az emberi génalloméany nukleotidsorrendje
lényegében rendelkezésiinkre all. A HGP-hez hasonl6
projektek eredményei nyilvanosan is elérheték az NCBI
GenBank oldalain.

Mikodésének elsd tiz éve soran (1982-1992) a Génbank
valamivel tobb mint 100 MB-nyi szekvenciat gydjtott

Ossze 80 ezer bejegyzésben. A kovetkezd évtizedben
(1992-2002) a GenBank rakétasebességgel névekedésnek
indult, és az adatbazis elérte a 29 GB-ot — az emberi genom
tizszeresét — 22 milli6 bejegyzésbe szedve. A Génbank
minden nap tizezer bazissorrendadatot kap a vilag kiilon-
féle laborjaitdl. Az egyik ilyen labor a GSC, amely 2003. aprilis
13-an jelentette be a GenBankban a Tor2/SARS szekvenciajat.
Ha kivancsiak vagyunk, hogy milyen szerepet jatszott a
Linux abban folyamatban, amely végiil a G1:29826276 szamut
bejegyzés megsziiletéséhez vezetett, vissza kell nyalnunk

a kezdetekig.

Parancssoros bioinformatika

Valésitsunk meg egy kis bioinformatikat a bash és néhany masik,

a /bin és /usr/bin kényvtarban bujkélé program segitségével.

A Tor2/SARS genom GC aranyat fogjuk kiszamitani — azaz a G-C
vagy C-G bazisparok részaranyat. Hogy érdekes legyen a dolog, az
awk programot nem fogjuk hasznalni. Eldszor is wget-tel toltsiik le
a sorozatot, a —q kapcsoldval csillapitva a kimenetét:

> wget -g
=http://mkweb.bcgsc.ca/sars/AY274119. fa

> head AY274119.fa
gil30248028|gb|AY274119.3 |
= TOR2
ATATTAGGTTTTTACCTACCCAGGA. . .

A nukleotidsorrend-fajlok FASTA formatumban vannak, amely

a fejlécsort és magat a rogzitett hosszlisaga sorokra osztott nukleo-

SARS coronavirus
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tidlancot tartalmazza. A kovetkez6 kod megszamolja, hogy hany
G és C talalhaté a lancban, majd az eredményt az dsszes bazis
aranyaban jeleniti meg:

> grep -v "/>" AY274119.fa | fold -w 1 |
tr "ATGC" "..xx" | sort | unig -c |

sed “s/["0-9]//g9” | t -s "\0l2" " " |
sed “s/\([0-9]*\) \([0-9]*\)/scale = 3;
=\2 \/ (\1+\2)/" |

bc -1

scale = 3; 12127 / (17624+12127)

.407

Szekvenciank 29 751 bazisabol tehat 12 127 elem lesz akar G vagy
C, igy a GC-tartalom 41%-ra adadik.



1. kép Szekvendldlaborunk panoraméja: 7. folyamatoknak megfelelé vonalkddok, 2. a Tango folyadékkezeld feliilet,
3. -80° C-os mélyhitdk, 4. aramforrasok a PCR (polimeraz lancreakcio) késziilékekhez, 5. ABI 3730XL szekvenatorok,
6. ABI 3700 szekvenatorok, 7. x330 vezérldfiirt, 8. halozati és aramcsatlakozék 9. a szekvenétorok ventilatorjaratai

0-18 TB harom év alatt

1999 janiusaban a labor hat szép bézsszind szamitogépet és
kozel ugyanannyi embert alkalmazott. A kozponti fajlkiszol-
galo (2xPentium 3, 400 MHz, 512 MB RAM, Red Hat 5.2 és
2.0.36-0s rendszermag) harom RAID-0 18 GB SCSI-merevle-
mezt kezelt DPT IV kartyan keresztiil. Ujabb 50 GB programo-
zott RAID kerilt a masodik gépbe (Pentium III, 400 MHz).
Tovabbi harom Linux-tigyféllel és egy Microsoft Windows NT

allomassal egytitt alkottak a BC Cancer Agency (BCCA) halozatat.

Megsziiletésiink idépontja nagy elényiinkre szolgalt. Mint
minden kutatélabor, mi is lemezeket osztunk meg, folyama-
tokat kezeliink, programokat forditunk, valamint adatokat
tarolunk és kezeliink. Mas szavakkal: éppen olyasmit csina-
lunk, amiben a Unix kival6é. Ha két-harom évvel korabban
kezdiink, az akkor még ifji Linux bevezetése nem lett volna
konnyd. Igy ma valészintileg ahelyett, hogy az olcs6 kidre-
gedett PC-inket irodaba szamtizziik vagy egyéb kevésbé nagy-
foka halozati feladatokra osztjuk be, megprobalhatnank a
legjobb arat kapni az igen jelentds 6sszegekbe keriilt, mar
kioregedett Sun kiszolgaldinkért. Szerencsére kideriilt, hogy
lehetGségiink van viszonylag olcsé PC-ket vasarolni, majd
Linuxot telepitve rajuk nagymeéretd, rugalmas és elképesztGen
koltséghatékony Unix-kérnyezethez jutnunk. A Linuxnak
koszonhetSen tobbé mar nem volt sziikség ra, hogy egy ember
fizetését Unix-munkadallomasokra koltsiik.

Eppen j6 idében valasztottuk a Linuxot. A 2.0-s rendszermag
sziklaszilard volt; az NFS kiszolgalé megerdsodott, és teljes
értékd asztali kornyezetek kozott valogathattunk. A létfontos-
sagu bioinformatikai analizis-eszkozkészleteket letolthettiik

és lefordithattuk. Ilyen példaul a nyilt forrast HGP: BLAST
(sorrend-6sszehasonlitd), a Phred (a szekvenator éltal készitett
jelek értelmezése), a Phrap (sorrendek 6sszeéllitasa) és a
Consed (nukleotid- és aminosavsorrendek sszeallitasainak
megjelenitése), tovabba néhany nukleinsav és fehérje-adatba-
zis. Természetesen a Perl volt a ,mindenes” ezekben a mtivele-
tekben. A szamitastechnikai munka elinditasahoz igen kevés
pénzt hasznéltunk fel, igy a nagy 6sszegeket sokkal hatéko-
nyabban kélthettiik a labor fejlesztésére (1. kép).

A Linux elcsipi a SARS-t

1999 6szén megkaptuk els6 automata DNS-szekvenatorunkat,
egy MegaBACE 1000-est (6. kép). A szekvenator segitségével
egy DNS-mintaban megallapithaté a nukleotidok sorrendje,
a médszer azonban jelenleg 5-800 bazis meghatarozasara
korlatozédik egy idében. Ez az olvasasi hossz joval kisebb a
jelenleg ismert legkisebb genomnal is (a Tor2/SARS mérete
harmincezer nukleotid). Ezért az automata szekvendtor egy-
szerre 96 mintat kezel; vannak olyan tipusok is, amelyekben
egyszerre tobb, 96 vagy 384 mintahelyet (valytt) tartalmazé
specidlis lemez is elhelyezhetd.
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2. kép Elsé nemzedékbeli kiszolgélo-alkatrészek:
1. VA Linux VAR900 2xXeon-500 1 TB felkinalt téarhellyel,
2. Raidion.u2w RAID-vezérlgk, 3. 2x8x36 GB SCSI lemez és
4. VA Linux 2230-asok és 3x10x72 GB SCSI lemez

A MegaBACE egy SCSI-eszkoz, az Applied Biosystems (ABI)
3700 és 3730XL szekvenatorok pedig (6. kép) soros feliileten
keresztiil kezelhetSek, az adatokat viszont ethernetkapcsolaton
keresztiil kiildik. Nagy mennyiségti adatot gytjtenek 6nm-
koédden, a hozzajuk tartozé program viszont egy mutass és
kattints (point-and-click) Windows-alkalmazas. Az ABI gépek
a hozzéjuk adott helyi Oracle adatbazisba mentik az adatokat.
Egy Unix alapt vezérl6program forradalmasitana e gépek
kihasznalasat, kiillénosen a nagyobb laboratériumokban. Maris
sikertilt csokkententink a 3700-es karbantartasi munkait azaltal,
hogy az eredetileg a szekvenatorral szallitott PC-t IBM x330-as
gépre cseréltiik (6. kép). A Windows alapt szekvenalérend-
szernek a linuxos halézatunkba torténd beillesztése remek
munka volt az smbmount, az rsync, a Perl és az Apache
szamara. Az operator minden egyes sorrend-meghatarozasi kor
befejezésekor beinditja a webvezérlési adattitkrozési folya-

2003. december 19
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3. kép LIMS séméank bemutatasa. A lemeztabla (sarga) négy tabléra
hivatkozik (z6ld), rd pedig 14 tabla hivatkozik (vords)

4. kép A vonalkddokat halézatba kotott Zebra nyomtatok készitik
(bal oldalt). A LIMS hordozhatd feliiletét iPAQ-ek biztositjak (jobb oldalt)

matot, és az Gj adatokat a halézati lemezekre masolja.

Tikrozés utan az dllomanyokat eldszor a nyers szekvenal6jel-
formatumbol atalakitjuk a tényleges nukleinsavbazisok jelévé
és a hozzajuk tartoz6 mindségértékekké (a meghatérozas biz-
tonsdganak mértéke), majd MySQL-adatbézisban (3.23.55max)
taroljuk 6ket. Ezzel a médszerrel eddig kétmilli6 sorrendet rog-
zitettiink, azaz koriilbeltl 1 TB nyers nukleotidsorrend-adatot.
A MySQL Laboratory Information Management System (LIMS)
adatbazis kozponti szerepet tolt be a nukleotidsorrend megélla-
pitasanak folyamataiban. Sémajaban 115 tablat, 1171 mezét és 195
idegen kulcsot talalunk. Az adatbazis az dsszes, a laborral kapcso-
latos Osszetevét, felszerelést, folyamatot és mtiveletet koveti.
Kilonleges alkalmazaslogika és elnevezési szabalyok segitségével
sikertilt athidalnunk a MySQL hidnyossagat, miszerint nem
rendelkezik beépitett idegenkulcs-kezeléssel. Az idegen kulcsokat
FKTYPE_TABLE__FIELD-nek nevezziik, jelezve, hogy egy
TABLE_FIELD.-re mutatnak a TABLE tdbldban. Az idegen kulcs
nevének elhagyhat6 TYPE részét akkor hasznaljuk, ha tobb kulcs
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5. kép A laborban szinte minden vonalkddokkal van ellatva

is mutat ugyanarra TABLE_FIELD mezdre.

A labor szakemberei vonalkédolvaséval kiegészitett Wi-Fi
Compaq iPAQ gépekkel tartjak a kapcsolatot a LIMS adatbazissal
(4. kép). Az iPAQ-0k a belsd, sajat mod_per1 készlettel bGvitett
Apache webkiszolgalonkra csatlakoznak. A kiilénféle objek-
tumok, azaz a megoldasok, lemezek és felszerelések vonalkéddal
vannak ellatva (5. kép). A vonalkédokat halézatba kétott Zebra
S600/96Xilll vonalk6dnyomtatdval készitjitk nagy ragadoképes-
ségt cimkékre (4. kép), amelyek -80 °C (-112 °F) h6mérsékletd
hiitéinkben is fennmaradnak. A vonalkédkészité program
Perlben irédott, a cimkék formazasara a ZPL nyomtatényelvet
hasznalja, a nyomtatast pedig 1pr-en keresztiil osztja meg.

A MegaBACE 1000-es 6ta laboratériumunkban a szekvenatorok
harom nemzedéke fordult mar elg, és jelenleg mar harom

ABI 3700-es és harom ABI 3730XL gépet (6. kép) tizemeltetiink.
A legfrissebb, az ABI 3730XL tobb 384 mintahelyes lapot képes
befogadni, és 1152 DNS minta nukleotidsorrendjét hatarozza
meg 24 ora alatt. Minden egyes minta 700-800, nagy bizton-
saggal azonositott bazist jelent. Egyetlen 3730XL koriilbeliil
800 ezer bazist olvas le naponta.

A Tor2/SARS genom nukleotidsorrendjének a megallapitdsat az
agynevezett teljes genomra iranyulé (whole-genome shotgun,
WGS) mddszerrel végeztiik. Ennél a megkozelitésnél a genom
véletlenszertien kiemelt szakaszait szekvenaljuk redundans
moédon, majd utdlag allitjuk Ossze a teljes genomsorrendjét.
Tekintve, hogy a széban forgé virus méretét koriilbeliil 30 ezer
bazisra becstiltiik, a teljes genom leolvasasdhoz legaldbb negy-
ven szekvenciameghatarozast kellett végrehajtani. Minthogy
azonban a leolvasas véletlen régiokbol tortént, a minimalis
olvasasszamnal tobbet kellett végrehajtanunk, hogy elég atfe-
désiink legyen a teljes Osszeallitashoz. A redundancia miatt
biztosabbak is lehetiink benne, hogy a genom egyes poziciéin
valéban az adott bazist tartalmazé nukleotid all.




2003. janius

6. kép

Szekvenéatorok: 1. MegaBACE 1000, 2. a szekvenator PC-je, 3. sziinetmentes aramforras, UPS, 4. a szekvenator dramforrasa,

A hézs besitétedik

Amikor elsé IBM x330 kiszolgal6in-
kat vasaroltuk, amelyek ma mar
egy 168 CPU-t tartalmazo fiirt
részei (7. kép), az 1U feliilet volt a
kereskedelmi off-the-shelf (COTS)
kategoria hatdra, ahonnan kezdve
élvezni lehetett a COTS arait. Bézs-
szind gépeinket tobbé mar nem
hasznaljuk megosztott szamitasok-
ra. A komoly terhelésnek alavetett
termelési rendszereink, azaz az
Apache és a MySQL, az IBM 4U
x440s-eiben kaptak helyet, ezekben
a nyolcutas hiperszalakkal
(hyperthreading) és 8 GB memo-
ridval ellatott Xeon-csomépontok-
ban. A gépeken SuSE 8.1 fut — ez
azon kevés terjesztés egyike,
amelyik képes kezelni az IBM
Summit lapkakészletét. A x440-es
NUMA tipusta gép, ahol négypro-
cesszoros modulonként 32 MB L4
gyorstar talalhat6, igy az IBM
Summit foltja nélkiil a rendszer-
mag csak két CPU-t 1at. A SuSE
2.4.19 rendszermagja

bigmem +Summit tdmogatassal
mind a nyolc processzor és a 8 GB
memoria hasznalatat lehet&vé tette.
Ezek az x440-esek még a 2.5-6s
rendszermagsorozatban megjelend
fejlett NUMA titemezd nélkiil is
igen hasznos igavonénak bizonyul-
tak, és lehetévé tették, hogy nyolc
BLAST folyamatot futtassunk par-
huzamosan, mikézben elegendd
memoriank marad a teljes emberi
genom gyorstarazdsira a megosz-
tott memoriaban. Barki, aki azt
allitja, hogy a Linux még nem ké-
szult fel a Nagy Vasakra,
meglepetésre szamitson.

Mivel gyorsan novekedtiink, az

NFS alrendszer kezdett problémassa valni. Egészen pontosan
néhany gép osszeomlott egy bizonyos NFS kiszolgal6-tigyfél-
valtozat hasznalata esetén. Bar tapasztalataink szerint az
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5. ABI 3700-es szekvenatorok, 6. ABI 3730XL és 7. x330 fiirt

GSC MySQL LIMS

2,1 milli6 mindségi bazispart tartalmazd 3250 szekvenciat gydijtottiink be, amelyeket a kezdeti

vazlat dsszeszerkesztéséhez tovabbitottunk. Ez koriilbeliil 70 x fedi le redundans mddon a genomot.

A WGS soran altalaban csak 10x-es ismétléssel dolgozunk, de szamunkra az id6tényezé volt a
legfontosabb, igy el akartuk keriilni az elsé sorrend-meghatérozasi kdrben nem teliesen lefedett

részek miatt bekovetkez késlekedést.

SELECT

SUM (Sequence_Length)
AVG (Quality Length) AS bpg_avg,

SUM (Quality Length) AS bp_qual_tot,
COUNT (Well) AS reads,
Sequence_DateTime AS date,
Equipment_Name AS equip

AS Dbp_tot,

FROM
Equipment, Clone_Sequence, Sequence_Batch,
Plate, Library, Project

Sequence,

WHERE FK_Sequence_Batch__ ID=Sequence_Batch_ID AND

FK_Plate_ ID=Plate ID AND

FK_Library_ Name=Library_ Name AND
FK_Equipment__ ID=Equipment_ID AND
FK_Project__ ID=Project_ID AND
FK_Sequence__ID=Sequence_ID AND
Sequence_Subdirectory like "SARS2%" AND
Quality_ Length > 100 AND
Sequence_DateTime < "20030413"

GROUP BY Sequence_ID ORDER BY Sequence_ DateTime;

reads date

336 2003-04-11
326 2003-04-11
353 2003-04-11
166 2003-04-11
366 2003-04-11
346 2003-04-11 22:
201 2003-04-11 22:
352 2003-04-12 01:
319 2003-04-12 05:13
342 2003-04-12 06
143 2003-04-12 07

bp_tot
437256
412366
269456
130525
282490
310119
182573
301471
401595
460100
182360

bp_tot
205847
245187
225635
118774
249843
212015
136981
226064
220276
219580

67465

bpg_avg

612.6399
752.1074
639.1926
715.5060
682.6311
612.7601
681.4975
642.2273
690.5204
642.0468
471.7832

22
22
22
22

15
122
:25

36

:14

21:07:
:34
:34
144
827 8
31:
:40
58:
:26
320
144

06

14
56

16

52

equip
SARS212
SARS213
SARS215
SARS216
SARS215
SARS213
SARS216
SARS212
SARS211
SARS214
SARS214.

2003. december

.B21 D3730-3
.B21 D3730-1
.B21 D3700-6
.B21 D3700-5
.BR
.BR
.BR
.BR
.BR
.BR

D3700-4
D3700-1
D3700-3
D3700-2
D3730-3
D3730-2
B21 D3730-1

NFS-tigyfelek igen erételjesek, a jelenlegi Linux NFS szolgélta-
tasokon azért van még mit csiszolni. A leggyorsabb NFS kiszol-
galonk, egy IBM x342 (2xP3-1.24, 2GB RAM) sem volt képes
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8. kép A BLAST-lekérdezés legjobb talélata

9. kép Nukleotidsorrend vizsgélata Linux munkakornyezetben

un TA4TR:

P O R
TEsEDDOODOD@EEDO &0

7. kép Szamitasi és tarolasi hatér: 1. A kezdd lépések 2001 janudrjaban
az x330 kiépitésében, 2. 84 darab x330-as csomépontot és
3. NetApp FAS960 filer és két IBM 3583 LTO egy x342-esen futd
Veritasszal felligyelve és iranyitva

4000-6000 NFS mitivelet/méasodperc értéknél tobbre, kiillondsen,
ha nagy mennyiségt olvasasi, illetve irdsi mtveletet kapott a
furttdl. A teljesitménykorlatok kezelésére beszereztiink egy
NetApp FAS960 Filert (7. kép). 10 TB nyers tarkapacitasa mellett
(5x14x144 GB) a filer elérte a 30 000 NFS mtvelet/masodperc
teljesitményt. Az NFS gondok ellenére az eredeti VAR900
termelési kiszolgalonk (2. kép) a megbizhatdsag mintaképe lett,
és 2002 februarjaban elérte a 394 napos miikodési id6t, amikor
is fejlesztés miatt Gjrainditottuk.

22

Linuxvilag

10. kép Az egyik SARS-lemez szekvencidinak minGségi értékei

Az els6 Tor2/SARS-adatok 2003. dprilis 11-én, pénteken keriiltek
informacios csoportunkhoz elemzésre. A szekvenalas helyes-
ségének igazolasara ellendriztiik az esetleges szennyezettséget.
BLAST keresés segitségével meg tudtuk hatarozni, hogy milyen
legkozelebbi egyezést mutat nyilvanos fehérje- (proteom) és
nukleinsav- (genom) adatbazisokkal. Nagy megkonnyeb-
btiléstinkre a legjobb talalatot a szarvasmarha coronavirus adta
(8. kép), ami azt jelentette, hogy valéban olyasmit szekvendl-
tunk, aminek koze van a coronavirusokhoz. Ezeknek a virusok-
nak A- (adenin-) sorozattal zarul a sorrendje, igy amikor meg-
lattuk, hogy bizonyos leolvasasok poly-A ,farokban” végzddnek,
biztunk benne, hogy azok a genom egyik végét jelentették.




A SARS adatainak 6sszeallitasara és vizsgalatara az x330-asokat
és az x440-est hasznaltuk. A genom nem tal nagy, igy az 6ssze-
allitasa egyetlen CPU-n nem vett tobbet igénybe 15 percnél.
Osszehasonlitasképpen, az emberi genom elsd nyilvanosségra
hozott sorrendje 300 000-szer volt nagyobb a Tor2/SARS mére-
ténél, és az Osszedllitdsa négy napon keresztiil folyt az UCSC-
nél, egy szdzprocesszoros Linux-fiirtén. 2003. aprilis 12-én
szombat éjjel 2:25-6rakor befejeztiik a Tor2/SARS 6sszeallitasa-
nak hetedik ismétlését, és ezt az allapotot fogadtuk el az els§
érvényes vazlatként. Ezt importaltuk az AceDB-be, hogy lassuk,
mennyire illeszkedik a mar ismert proteinkészletekhez (9. kép).
A szombatot az Osszeallitasunk kiértékelésével toltottitk, amit
aztan egy nappal késébb az x440-estink sajat, Zope/Plone alapt
CMS rendszert futtaté nyilvanos webkiszolgaldjara tettiink fel.

Osszegzés

A Tor2/SARS genomjét egy negyedik, Gjfajta coronavirus-cso-
port tagjaként azonositottuk, ami informaciét szolgaltat diag-
nozistesztek, a jovében pedig esetleges terapia kifejlesztéséhez,
beleértve oltéanyag eldallitasat is. A Linux lehetévé tette, hogy
célunkat agy érjik el, hogy kozben nem kell egy vagyont
koltentink eszkozokre és programokra. Tomegcikként gyartott
alkatrészek beépitésével elkeriilhettiik a hosszti megvaldsulasi
id6 miatt bekovetkezd értékcsokkenést. Figyelni fogjuk az
Gjonnan felmeriil6 hibdkat, mindek6zben MySQL adatbazi-
sunk tart kapukkal varja az Gj szekvenciakat.

Kdszonetnyilvanitas
A szerzd8k szeretnének kdszonetet mondani Marco Marra,
Steven Jones, Caroline Astell, Rob Holt, Angela Brooks-Wilson,
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Jas Khattra, Jennifer Asano, Sarah Barber, Susanna Chan,
Allison Cloutier, Sean Coughlin, Doug Freeman, Noreen Girn,
Obi Griffith, Steve Leach, Mike Mayo, Helen McDonald,
Steven Montgomery, Pawan Pandoh, Anca Petrescu, Gord
Robertson, Jacquie Schein, Asim Siddiqui, Duane Smailus,
Jeff Stott és George Yang holgyeknek és uraknak tudoma-
nyos szaktudasukért, valamint laboratériumi és bioinfor-
matikai eréfeszitéseikért. Szeretnénk koszonetet mondani
Kirk Schoeffelnek, Mark Mayonak és Bernard Linek rend-
szerfeltigyeleti tanacsaiért.

A cikkhez tartozo Kapcsolodo cimek az 54. CD Magazin/SARS
konyvtdrdban taldlhatoak.
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